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Resumo

E possivel aumentar a performance de microrganismos, quanto a sua funcdo objetivo industrial, por
meio da dele¢do de genes. Apesar de existir uma miriade de técnicas para se atingir esse fim, sdo
poucas as estratégias para amparar decisdes de quais genes devem ser silenciados. E possivel abordar
esse problema por técnicas de fluxomica e modelos baseados em restri¢des (CBM). A fim de captar a
fisiologia do microrganismo (i.e., funcdo objetivo bioldgica), ao passo que se melhora a performance do
bioprocesso (i.e., fungdo objetivo industrial), é possivel formular um problema de dois niveis misto-inteiro
linear (BMILP). O primeiro algoritmo sugerido na literatura, fazendo uso de um BMILP, foi chamado de
OptKnock (Burgard et al., 2003). Os autores explicitaram as condi¢oes de otimalidade, obtendo assim
um problema de programagado matematica com restri¢des complementares (MPCC). A fim de eliminar
o termo complementar, os autores sugeriram o uso da teoria da dualidade, descrevendo o problema
como um MILP. No entanto nunca foi provado que o MILP resultante possui o mesmo resultado otimo
que o BMILP inicialmente sugerido. Foram realizados alguns experimentos a fim de comparar as duas
abordagens. Foi selecionado um modelo gendmico de E. coli (iAF1260), cujas fungdes objetivo industriais
foram: Succinato, Hidrogénio e Treonina. Foram aplicados algoritmos modificados do OptKnock e sua
versdo sequencial. Os resultados mostram que, apesar das condi¢oes Karush-Kuhn-Tucker (KKT) (Biegler,
2010, p.70) serem respeitadas (para o problema interno), os fendtipos possiveis, no 6timo da func¢do
objetivo industrial, de ambos os resultados, sdo diferentes. E razoavel propor que o uso de variaveis
duais, como varidveis de otimiza¢do, pode alterar a regido vidvel do MILP resultante quando comparado
ao BMILP inicialmente sugerido. Esse comportamento pode, ainda, conduzir, erroneamente, a busca na
arvore binaria (BST), produzindo assim resultados subdtimos.
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